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В последнее время в развитых странах наблюдается увеличение количества пациентов с аллер-
гопатологиями. В патогенезе большинства из них важную роль играет наследственность. Но в силу того, 
что сведения об одном лишь генетическом профиле не дают индивидуального прогноза развития забо-
левания, все большее внимание уделяется изучению эпигенома. На примере атопической формы брон-
хиальной астмы (БА) было проведено исследование компонентов первой линии защиты врожденного 
иммунитета (TLR2, TLR4) с точки зрения эпигенетики. Ранее нами было установлено, что экспрессионный 
профиль этих рецепторов изменяется соответственно степени тяжести БА. Вероятно, механизм таких мо-
дификаций отчасти заключается в метилировании промоторных областей генов TLRs. Цель данной рабо-
ты: определить зависимость экспрессионного профиля генов TLRs 2 и 4 от степени метилирования их 
промоторных областей. Материалы и методы. В исследование было включено 50 пациентов (от 2 до 8 
лет), причем 16 из них составили группу со среднетяжелой формой астмы, 18 - с тяжелой; контрольную 
группу составили 16 здоровых детей. У пациентов были взяты соскобы эпителиальных клеток верхних 
дыхательных путей. Последовательно проведены следующие реакции: выделение ДНК (“РибоСорб”, 
ИЛС, РФ), бисульфитная конверсия, метил-специфическая ПЦР (“Синтол”, РФ), реакция рестрикции. Ме-
тоды статистической оценки (точный критерий Фишера) применялись для анализа результатов. Резуль-
таты. Показано, что при снижении количества метилированных участков промоторной области гена TLR2 
его экспрессия увеличивалась. Эти показатели коррелировали со степенью тяжести БА. У группы здоро-
вых детей метилированные или частично метилированные области определялись менее, чем в полови-
не процентов случаев, тогда как количество неметилированных участков увеличивалось в 2 раза в груп-
пах со среднетяжелым и тяжелым течением астмы. Та же зависимость наблюдалась и в случае TLR4, од-
нако здесь суммарное количество неметилированных участков определялось во всех трех эксперимен-
тальных группах. Выводы. Показана ассоциация между степенью метилирования промоторных областей 
генов TLR2 и TLR4 и тяжестью БА. Таким образом, исследуемые показатели врожденного иммунитета 
потенциально могут иметь значение в персонализированном подходе к ранней диагностике тяжелых 
форм БА. 
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